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บทคััดย่่อ 
ยุุงเป็็นแมลงที่่�มีีความสำคััญทางการแพทย์์โดยจััดเป็็นแมลงพาหะของโรคสำคััญหลายชนิิด จ ากการศึึกษาก่่อนหน้้าพบว่่ายุุงมีี

แบคทีีเรีียร่่วมอาศััยเช่่น Wolbachia อาศััยอยู่่�ภายในเซลล์์ของยุุง แบคทีีเรีียร่่วมอาศััยเหล่่านี้้�มีีผลต่่อการดำรงชีีวิิต หรืือแม้้แต่่

กระบวนการวิิวััฒนาการของยุุงชนิิดต่่าง ๆ ด้้วยการนี้้�มนุุษย์์จึึงเลืือกใช้้ Wolbachia ในการควบคุุมประชากรยุุงเพื่่�อลดการแพร่่

ระบาดของเชื้้�อโรคที่่�มียีุงุเป็น็พาหะได้อ้ีกีด้ว้ย อย่า่งไรก็ต็ามข้อ้มููลที่่�เกี่่�ยวข้อ้งกับัการศึกึษาการติดิเชื้้�อแบคทีเีรียีร่ว่มอาศัยัในกลุ่่�ม 

Wolbachia ในยุุงที่่�พบในประเทศไทยนั้้�นมีีอยู่่�น้้อยมาก การศึกษานี้้�จึึงเป็็นการสำรวจความชุุกชุุมและความหลากหลายของ 

Wolbachia ในประชากรยุงที่่�อาศััยอยู่่�บางบริิเวณของพื้้�นที่่�ภาคกลางตอนล่่างของประเทศไทย จ ากการเก็็บตััวอย่่างยุุงทั้้�งหมด 

144 ตััว พบยุุงทั้้�งหมด 4 สกุุล 6 ชนิิด ได้้แก่่ Aedes sp., Ae. albopictus, Anopheles sp., Culex sp., Cx. quinquefasciatus 

และ Udaya argyrurus โดยพบการติิดเชื้้�อ Wolbachia ในยุุง 3 ชนิิด จากวิิธีี PCR ได้้แก่่ Ae. albopictus, Culex sp. และ Cx. 

quinquefasciatus จากการศึึกษา phylogenetic tree ของยีีนตำแหน่่ง 16S rRNA ของ Wolbachia พบว่่าทั้้�งหมดถููกจััดอยู่่�ใน 

supergroup B และมีีความหลากหลายขึ้้�นอยู่่�กัับชนิิดของยุุง องค์์ความรู้้�ที่่�ได้้จากงานวิิจััยนี้้�จะช่่วยให้้เข้้าใจเกี่่�ยวกัับวิิวััฒนาการ

ของยุุงที่่�ได้้รัับอิิทธิิพลจาก Wolbachia และยัังช่่วยให้้มนุุษย์์สามารถรัับมืือกัับแมลงที่่�เป็็นพาหะเหล่่านี้้�ได้้ดีีอีีกด้้วย

คำำ�สำำ�คัญั: Wolbachia, แบคทีเีรียีร่ว่มอาศัยั, วิวิัฒันาการ, แมลง, ยุงุ 

Abstract
Mosquitoes are medically important insects, recognized as vectors for many serious diseases. Previous studies have 

shown that mosquitoes often harbor endosymbiotic bacteria, such as Wolbachia, within their cells. These endosymbiotic 

bacteria play vital roles in mosquito biology, including the evolution of various mosquito species. Consequently, humans 

have utilized Wolbachia to control mosquito populations, thereby reducing the spread of mosquito-borne diseases. 

However, data regarding the prevalence of Wolbachia symbiosis in mosquito populations in Thailand remains limited. 

This study aimed to investigate the prevalence and diversity of Wolbachia in mosquito populations inhabiting the lower 

central region of Thailand. A total of 144 mosquito samples were collected and identified as belonging to four genera 

and six species: Aedes sp., Ae. albopictus, Anopheles sp., Culex sp., Cx. quinquefasciatus, and Udaya argyrurus. 
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Three mosquito species tested positive for Wolbachia using PCR assays: Ae. albopictus, Culex sp., and Cx. 

quinquefasciatus. Phylogenetic analysis of the Wolbachia 16S rRNA gene revealed that all strains belonged to 

supergroup B, with diversity varying among mosquito species. The findings of this research contribute to a better 

understanding of mosquito evolution influenced by Wolbachia. Furthermore, this knowledge provides a basis for the 

effective control of these insect vectors.

Keywords: Wolbachia, endosymbionts, evolution, insects, mosquitoes

บทนำ
ยุุงจััดอยู่่�ในอัันดัับ Diptera ว งศ์์ Culicidae เป็็นแมลงปรสิต

ภายนอกกิินเลืือดของคนและสััตว์์มีีกระดููกสัันหลัังเป็็นอาหาร 

พบได้้ในทุุกพื้้�นที่่�ทั่่�วโลกยกเว้้นในทวีีปแอนตาร์์กติิกา ยุุงเป็็น

แมลงที่่�มีคีวามเกี่่�ยวข้อ้งอย่า่งใกล้ช้ิดิต่อ่การดำรงชีวีิติของผู้้�คน

บนโลกอย่่างมาก เนื่่�องจากเป็น็พาหะนำโรค (vector) ของโรค

ติิดต่่อสำคััญหลายชนิิดที่่�ทำให้้ผู้้�คนเจ็็บป่่วยล้้มตายจำนวน

มาก เช่่น มาลาเรีีย (malaria) ที่่ �มีียุุงก้้นปล่่อง (Anopheles 

spp.) เป็็นพาหะ โรคไข้เ้ลือืดออกเด็ง็กี่่� (dengue hemorrhagic 

fever) และโรคชิิคุุนกุุนยา (chikungunya) ที่่�มีียุุงลาย (Aedes 

spp.) เป็็นพาหะ หรืือโรคที่่�ทำให้เ้กิดิความผิดิปกติทิางร่า่งกาย

อย่่างโรคเท้้าช้้าง (elephantiasis) ที่่�มีีแมลงพาหะเป็็นยุุงลาย 

ยุงุเสืือ (Mansonia spp.) และยุุงรำคาญ (Culex spp.) เป็็นต้้น 

(Thongwat, 2017) จ ากการศึกษาในปััจจุุบัันพบยุุงมากกว่่า 

3,500 ชนิิด (Rattanarithikul et al., 2005; Thongwat, 2017) 

และยุุงที่่�สามารถพบได้ใ้นประเทศไทยก็็มีมีากถึงึประมาณ 450 

ชนิิด  ใน 54 สกุุล (Rattanarithikul et al., 2005) การแพร่่

กระจายของยุุงในเขตพื้้�นที่่�ต่่าง ๆ ส่ งผลให้้รููปแบบการดำรง

ชีวีิติและการสืบืพัันธุ์์�แตกต่า่งกันัไป ขึ้้�นอยู่่�กับัปัจัจัยัสิ่่�งแวดล้อ้ม

ที่่�เป็น็ส่ว่นหนึ่่�งในการกำหนดวิวิัฒันาการของยุงุ การมีแีบคทีเีรีีย 

ร่ว่มอาศััย (endosymbiont) ก็เป็็นอีีกปัจัจัยหนึ่่�งในการกำหนด

รููปแบบวิิวััฒนาการของยุุงเช่่นกััน (Rasgon et al., 2006)

	 ประชากรของยุุงส่่วนใหญ่่ถููกพบว่่ามีีแบคทีีเรีียร่่วม

อาศััยอยู่่�ร่่วมมากถึึงประมาณ 44% (Ding et al., 2020) โดย

ส่่วนมากพบว่่าเป็็นแบคทีีเรีียในกลุ่่�ม proteobacteria เช่่น 

Wolbachia แบคทีีเรีียเหล่่านี้้�มีีบทบาทต่่อชีีววิิทยาของยุุงใน

รููปแบบต่่าง ๆ เช่่น ส่ ่งผลต่่อรููปแบบการสืืบพัันธุ์์�  โดยอาจ

เหนี่่�ยวนำให้้เกิิดกระบวนการเข้้ากัันไม่่ได้้ของ cytoplasm 

ที่่�เรียีกว่า่ ‘Cytoplasmic Incompatibility (CI)’ (Zabalou et al., 

2004) ทำให้้เกิิด viral interference ซึ่่�งส่่งผลให้้ปริิมาณของ

ยุงุที่่�ติดิเชื้้�อไวรัสัและกลายเป็น็พาหะนำโรคลดลง (Moreira et 

al., 2009a) หรืืออาจส่่งผลดีีต่่อการปรัับตััว  (fitness) ของยุุง 

เช่่น ช่ว่ยสังัเคราะห์ว์ิติามินิ B ซึ่่�งเป็น็สารอาหารที่่�พบได้ต้่่ำใน

แมลงที่่�กิินเลืือดเป็็นอาหาร (Rio et al., 2016) หรืือส่่งผลเสีีย

ต่อ่สรีีรวิทิยาของยุุง เช่น่ ลดความแข็็งแรงของ proboscis ของ

ยุงุ ทำให้้ยุงุไม่่สามารถดููดเลือืดได้อ้ย่่างมีีประสิิทธิภิาพ (Moreira 

et al., 2009b) การกระตุ้้�นให้้เมตาบอลิิซึึมของยุุงเพิ่่�มขึ้้�น 

ส่ง่ผลให้อ้ายุขุัยัของยุงุสั้้�นลง ตลอดจนการรบกวนความสามารถ 

ในการเจริญิพันัธุ์์� การเจริญิของเอ็ม็บริโิอ และอััตราการฟักัของ

ไข่ยุ่งุ (Calvitti et al., 2010; Suh et al., 2009) การศึกึษาเหล่า่

นี้้�ทำให้้ทราบถึึงการกระจายของ Wolbachia กลุ่่�มต่่าง ๆ ใน

ประชากรยุุงในธรรมชาติิ หากยุุงมีี Wolbachia ในสายพัันธุ์์�

ต่่างกััน ก็ ็อาจส่่งผลกระทบต่่อชีีววิิทยาของยุุงได้้แตกต่่างกััน 

ถึึงอย่่างไรก็็ตามการศึึกษาเกี่่�ยวกัับการแพร่่กระจายของ 

Wolbachia ในประชากรยุงในธรรมชาติิและการศึึกษาความ

หลากหลายของ Wolbachia ในยุุงที่่�พบในประเทศไทยยัังคงมีี

อยู่่�น้อ้ย ความเข้า้ใจในวิวิัฒันาการของยุงุที่่�อยู่่�ร่ว่มกับัแบคทีเีรียี 

ร่่วมอาศััยเหล่่านี้้� จ ะเป็็นอีีกหนึ่่�งเครื่่�องมืือที่่�สำคััญที่่�จะทำให้้

มนุษุย์ส์ามารถควบคุมุหรือืจััดการการเกิดิโรคระบาดที่่�มาจาก

ยุุงได้้

	 ดัังนั้้�นการศึึกษานี้้�จึึงมีีวััตถุุประสงค์์เพื่่�อศึึกษาการ

ปรากฏของ Wolbachia ในประชากรยุงที่่�อาจพบได้้ในบาง

บริเิวณของพื้้�นที่่�ภาคกลางตอนล่่างของประเทศไทย โดยตรวจ

หา Wolbachia ด้ว้ยวิิธี ีPCR ที่่�ใช้ ้DNA primers ที่่�จำเพาะกัับ 

Wolbachia ศึ ึกษาความหลากหลายทางพัันธุุกรรมและความ

สัมัพันัธ์์ของ Wolbachia กลุ่่�มต่า่ง ๆ  ในแง่่ของวิวิัฒันาการ ซึ่่�ง

อาจใช้้ในการประเมิินผลกระทบของ Wolbachia ต่่อชีีววิิทยา

ของยุุงบางชนิิดได้้

การทดลอง
	 วิิธีีการเก็็บตััวอย่่าง

	 ตััวอย่่างยุุงที่่�ใช้้ในการศึึกษาครั้้�งนี้้�เป็็นตััวอย่่างยุุงที่่�

ถููกเก็็บสะสมมาจากพื้้�นที่่�เกษตรกรรม บ่ อน้้ำขนาดเล็็ก  

ในจัังหวััดนครปฐม พื้้�นที่่�อำเภอบางเลน อำเภอเมืืองนครปฐม 

และในพื้้�นที่่�อำเภอเมือืง จังัหวัดัเพชรบุรุี ีในช่ว่งปี ี2565-2566 

ตัวัอ่อนยุงุถูกูสำรวจด้ว้ยวิธิีใีช้ส้วิงิจับัปลาสุ่่�มตักัลงไปในแหล่ง่

น้้ำขัังที่่�มีีลัักษณะเหมาะสมต่่อการอาศััยของลููกน้้ำยุุง โดย

ดััดแปลงจากการศึึกษาจาก Brisco et al. (2016) ตััวเต็็มวััย

สำรวจด้้วยกัับดัักแสงไฟ (UV-C light trap) ดััดแปลงจากการ

ศึึกษาของ Silva et al. (2019) โดยผสมน้้ำยาล้้างจาน :  
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น้้ำเปล่า่ ในอัตัราส่ว่น 1 : 40 ตั้้�งกับัดักัเป็น็ระยะเวลา 5 ชั่่�วโมง 

ก่่อนจะนำตััวอย่่างแมลงที่่�ได้้ใส่่ลงในหลอดเก็็บตััวอย่่าง 

นอกจากนี้้�ใช้้สวิงิจัับแมลงขนาดเส้้นผ่่านศููนย์์กลางปากสวิงิ 36 

cm ด้้ามสวิิงยาว  1.5 m สุ่่�มโฉบตามยอดหญ้้าตามพื้้�นที่่�ใกล้้

แหล่่งน้้ำ 

	 ตัวัอย่า่งแมลงทั้้�งในระยะตัวัอ่อนและตััวเต็ม็วัยั จะถูกู

เก็บ็ใน 95% ethanol ทั้้�งหมด และเก็บ็รักัษาไว้ท้ี่่�อุณุหภููมิ ิ-4°C 

ก่่อนนำมาตรวจสอบชนิิดด้้วยการจำแนกจากลัักษณะทาง

สััณฐานวิิทยาในเบื้้�องต้้น โดยอาศััยคู่่�มืือการจััดจำแนกของ 

Rattanarithikul et al. (2005) และ World Health Organization. 

Regional Office for South-East (2020) จากนั้้�นจะนำไปสกััด 

genomics DNA ทั้้ �งนี้้�ชนิิดของยุุงจะถููกยืืนยัันด้้วยวิิธีี DNA 

barcoding อีีกครั้้�ง

	 การสกััด genomics DNA

	 สกััด DNA แยกยุุงแต่่ละตััว โดยใช้้ยุุง 10-20 ตััว ต่่อ

ชนิิด (ยุุงตััวเต็็มวััย 10 ตััว ตััวอ่่อน 10 ตััว) ขึ้้�นอยู่่�กัับจำนวน

ของยุงุที่่�สำรวจได้ ้จากนั้้�นจะนำยุุงมาสกััด DNA ด้ว้ยวิธิี ีSDS-

EB protocol ดัดัแปลงจากการศึกึษาของ Asghar et al. (2015) 

กล่่าวโดยย่่อคืือ

	 ใส่่ยุุงที่่�ล้้างสะอาดและทำให้้แห้้งแล้้วลงในหลอด 

microcentrifuge ขนาด  1.5 mL 1 ตััว/หลอด  เติิม 150 µL 

SDS-EB (1M Tris- HCl pH 8.0, 0.5M EDTA pH 8.0, 5M 

NaCl, 10% SDS, double-distilled water) ลงไปในหลอด  

ให้้ท่่วมตััวอย่่างยุุง บดยุุงให้้ละเอีียดด้้วย micro-pestle ก่ ่อน

จะ vortex สารเข้้าด้้วยกััน นำไปบ่่ม 35oC นาน 10 นาทีี จาก

นั้้�นจึึงเติิม isoamyl alcohol : chloroform (1 : 24) ปริิมาตร 

250 µL ลงไปในหลอด นำไป vortex และปั่่�นเหวี่่�ยงที่่� 14000 

rpm นาน 5 นาทีี เมื่่�อเสร็็จสิ้้�นขั้้�นตอนดัังกล่่าว จ ะเห็็น

สารละลายแยกชั้้�นออกจากกันัอย่า่งชัดัเจน ให้ถ้่า่ยสารละลาย

ส่่วนใสปริิมาตร 100 µL ลงใน microcentrifuge tube ขนาด 

1.5 mL หลอดใหม่่ พร้้อมกัับเติิม 200 µL isopropanol แล้้ว

พลิิกหลอดไปมาให้้เข้้ากัันอย่่างเบามืือ นำไปปั่่�นเหวี่่�ยงที่่� 

14000 rpm นาน 4 นาที ีในขั้้�นตอนนี้้�จะเริ่่�มสัังเกตเห็น็ตะกอน

ที่่�บริิเวณก้้นหลอด  ให้้เทสารละลายเหนืือตะกอนทิ้้�ง ก่ ่อนจะ

เติิม 70% ethanol ปริิมาตร 150 µL นำไปปั่่�นเหวี่่�ยงที่่� 14000 

rpm 4 นาที ีเทสารละลายเหนือืตะกอนทิ้้�ง (ทำซ้้ำ 2 ครั้้�ง) ทำให้้

ตะกอนแห้้งด้้วยการเปิิดฝาตั้้�งทิ้้�งไว้้ (air dry) จ ากนั้้�นละลาย

ตะกอน genomics DNA ด้้วย molecular water ปริิมาตร 50 

µL เก็็บตััวอย่่าง DNA ที่่�สกััดได้้ไว้้ที่่� -20oC จนกว่่าจะถึึงการ

ศึึกษาต่่อไป

	 การตรวจหา Wolbachia ด้้วยวิิธีี PCR

	 ตััวอย่่าง DNA ของยุุงแต่่ละตััวจะถููกนำมาตรวจเช็็ค

คุุณภาพ DNA ด้้วยการทำ PCR ของยีีนตำแหน่่ง COI ของ

ยุุง เพื่่�อให้้มั่่�นใจว่่า DNA ที่่�สกััดมีีคุุณภาพที่่�ดีีเพีียงพอสำหรัับ

การตรวจหา endosymbiont (ตััวอย่่าง PCR product ของยีีน 

COI จะถููกส่่งไปทำ DNA sequencing เพื่่�อนำมายืืนยัันชนิิด

ของยุุงด้้วยวิธิี ีDNA barcoding) จากนั้้�นจะสำรวจ Wolbachia 

โดยใช้้ primers ที่่�เพิ่่�มจำนวนยีีนในตำแหน่่ง 16S rRNA โดย

มีีลำดัับเบสของ primers และ PCR conditions ดัังแสดงใน 

Table 1 ซึ่่�ง primers W-Spec F/R นี้้�ได้้เคยถููกใช้้สำหรัับการ

ตรวจหา Wolbachia ในยุุงมาแล้้วจากการศึึกษาก่่อนหน้้า 

(Gomes et al., 2017; Sawasdichai et al., 2019) ตััวอย่่าง 

DNA ที่่�ถูกูใช้้เป็็น positive control คือตััวอย่่าง DNA ของแมลง

ที่่�เคยตรวจสอบว่า่มี ีWolbachia และผ่่านการทำ PCR มาแล้้ว 

ส่ว่น negative control ใช้ ้molecular-graded H
2
O ที่่�ไม่ม่ี ีDNA 

ปนเป้ื้�อน หลัังจากนั้้�นตรวจสอบผลของ PCR ด้้วยวิิธีี gel 

electrophoresis โดยใช้้ 1% agarose

Table 1 	List of PCR primers in this study. All the primers were used under the same PCR conditions, adapted from 

Thongprem et al. (2020). Initial denaturation step at 95๐C for 5 min, 35 cycles of these following steps;  

denaturation at 94๐C for 30 s, annealing at 52๐C 30 s and extension at 72๐C 50 s, finally, the final extension 

was run at 72๐C for 7 min.

Target gene Primer name Primer sequence (5’-3’)
Product size 

(bp)
References

Mosquito 

(Diptera: Culicidae) 

COI gene

LCO_1490 GGT CAA CAA ATC ATA AAG ATA TTG G 710 Folmer et al. (1994)

HCO_2198 TAA ACT TCA GGG TGA CCA AAA AAT CA

Wolbachia 

16S rRNA gene: 

W-Spec F CAT ACC TAT TCG AAG GGA TAG 438 Werren and 

Windsor (2000)W-Spec R AGC TTC GAG TGA AAC CAA TTC
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	 การศึกึษาความหลากหลายของ Wolbachia ด้ว้ย

วิิธีี Phylogenetic tree

	 หลังัจากตรวจสอบการติิดเชื้้�อ Wolbachia ด้้วย

เทคนิิค PCR เรียีบร้อ้ยแล้ว้ จะนำำ�ตัวัอย่า่งที่่�ให้ผ้ล positive 

กับัการทดสอบไปส่่งตรวจลำำ�ดับันิิวคลีีโอไทด์์ด้้วยวิิธีีการ 

Barcode-Tagged Sequencing (BT-SeqTM) เมื่่�อได้ ้ DNA 

sequence ของ Wolbachia แล้ว้ จะนำำ�มา blast กับัฐานข้อ้มูลู 

NCBI และดึงึข้อ้มูลูของ Wolbachia ในสายพันัธุ์์�ที่่�ใกล้เ้คียีงมา

ร่ว่มวิเิคราะห์ ์เมื่่�อได้ ้sequence ที่่�ต้อ้งการทั้้ �งหมดแล้ว้จึงึทำำ� 

multiple alignment ด้ว้ยวิธิี ีmuscle alignment (Edgar, 2004) 

ใน MEGA XI (Tamura et al., 2021) จากนั้้ �นตรวจสอบโมเดล

ที่่�เหมาะสมและสร้า้ง Phylogenetic tree เพื่่�อศึกึษาความ

สัมัพันัธ์ด์้ว้ยวิธิี ีMaximum likelihood ด้ว้ยค่า่ bootstrap 1,000 

ครั้้ �ง โดยใช้ ้IQ-tree จาก CIPRES (Minh et al., 2020) และ

ตรวจสอบภาพ phylogenetic tree ด้ว้ย FigTree version 1.4.4 

ลำำ�ดับัเบสบน DNA sequence ของ Wolbachia ที่่�พบในการ

ศึึกษานี้้� ได้้ลงทะเบีียนในฐานข้้อมููล GenBank ภายใต้้

หมายเลข accession number PQ470917-PQ470924

ผลการทดลองและอภิิปรายผล
	 จากการศึกึษาตัวัอย่า่งยุงุจำนวน 144 ตัว จำแนกได้้

เป็็น 2 ว งศ์์ย่่อย ได้้แก่่ Subfamily Anophelinae และ 

Subfamily Culicinae ซึ่่�งจำแนกได้ท้ั้้�งหมด 4 สกุลุ 6 ชนิดิ โดย

การสำรวจพบทั้้�งยุงุในระยะตััวอ่อ่นจำนวน 98 ตัว และ ตัวเต็็ม

วััยจำนวน 46 ตั ัว  โดยส่่วนมากยุุงที่่�พบในระยะตััวเต็็มวััย

สำรวจได้้จากการใช้้กัับดัักแสงไฟ  โดยในการศึกษานี้้�สำรวจ

พบตััวเต็็มวััยของ Anopheles sp. มากที่่�สุุดในพื้้�นที่่�อำเภอ

เมืือง จั งหวััดเพชรบุรีี และชนิิดที่่�พบตััวอ่อนยุุงมากที่่�สุุดคือ 

Udaya argyrurus โดยพบได้้ทั้้�งในพื้้�นที่่�อำเภอบางเลน จังหวัดั

นครปฐม และ อำเภอเมืือง จัังหวััดเพชรบุุรีี (Table 2) ยุุงที่่�

สำรวจพบส่่วนใหญ่่จััดเป็็นยุุงที่่�มีีความสำคััญทางการแพทย์์ 

และสามารถพบการแพร่่กระจายพัันธุ์์�ได้้มากในเขตร้้อน 

(Thongwat, 2017) เช่่น ยุุงลาย Aedes sp. ซึ่่�งเป็็นพาหะนำ

โรคไข้้เลืือดออก โรคไข้้เหลืือง โรคชิิคุุนกุุนยา และโรคไข้้ซิิกา 

โรคเหล่า่นี้้�จััดเป็น็โรคระบาดร้า้ยแรงที่่�เกิดิจากการติดเชื้้�อไวรัส 

(Thongwat, 2017) ยุงุรำคาญ Culex sp. มีรีายงานเป็น็พาหะ

นำโรคเท้้าช้้าง ซึ่่ �งเกิิดจากการได้้รัับพยาธิิตััวกลมฟิิลาเรีีย 

(Thongwat, 2017) ยุงก้น้ปล่่อง Anopheles sp. เป็็นพาหะนำ

โรคไข้้มาลาเรีีย เกิิดจากการได้้รัับเชื้้�อ Plasmodium sp. 

(Thongwat, 2017) นอกจากนี้้�ยังัมีีการศึกษาที่่�แสดงให้้เห็็นว่่า

ยุุงเหล่่านี้้�สามารถเป็็นโฮสต์์ให้้กัับแบคทีีเรีียร่่วมอาศััยได้้อีีก

หลายชนิิด  เช่่น Spiroplasma, Rickettsia และ Wolbachia 

เป็น็ต้น้ (Pilgrim et al., 2021; Shimooka et al., 2021; Sicard 

et al., 2019)

Table 2 	Wolbachia screening from PCR assays. Number of positive individuals are before the brackets. Location  

indicates in abbreviation letters; BL = Bang Lane, Nakhon Pathom, PT = Mueang, Nakhon Pathom, PB = 

Mueang Petchaburi. 

Mosquito species Location Number positive

(Number tested)

Subfamily Anophelinae

1 Anopheles sp. PB 0 (38)

Subfamily Culicinae

2 Aedes sp. BL, PB 0 (26)

3 Ae. albopictus PT, PB 4 (4)

4 Culex sp. PT, BL 1 (9)

5 Cx. quinquefasciatus PT 3 (13)

6 Udaya argyrurus BL, PB 0 (54)

Total 8 (144)

	 จากการตรวจสอบ Wolbachia ด้้วยวิิธีี PCR พบยุุง

ที่่�ให้้ผล positive 3 ชนิิด ได้้แก่่ Aedes albopictus, Culex sp. 

และ Cx. quinquefasciatus (Table 2) โดยยุุง Ae. albopictus 

ติิดเชื้้�อที่่�ความถี่่�สููงสุุด 100% และยุุงที่่�พบอััตราการติิดเชื้้�อต่่ำ

ที่่�สุุดคืือ ยุุง Culex sp. มีีอััตราการติิดเชื้้�อที่่� 11.1% ดัังแสดง

ใน Table 3 ความถี่่�ในการติิดเชื้้�อเหล่่านี้้�อาจสะท้้อนถึึงความ

แข็็งแรงของการเกิิด co-evolution ของยุุงกัับ Wolbachia ซึ่่�ง

ความถี่่�ในการติิดเชื้้�อที่่�น้้อยอาจเป็็นข้้อบ่่งชี้้�ว่่า แบคทีีเรีียร่่วม

อาศัยัเหล่า่นี้้�ไม่ไ่ด้ส่้่งผลดีตี่อ่ fitness ของแมลงที่่�เป็น็โฮสต์ม์าก

นััก (McCutcheon et al., 2019) มี โอกาสเป็็นไปได้้ว่่า 
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Wolbachia อาจมีบทบาทเป็็นปรสิตทางการสืบพัันธุ์์� 

(reproductive parasite) ของยุุงได้้ (Adams et al., 2021; 

Sicard et al., 2019) ถึ ึงอย่่างไรก็ตามความถี่่�ในการติดเชื้้�อ 

Wolbchia ของ Ae. albopictus ที่่�มีคี่า่สููงยังัเป็น็การศึกึษาจาก

ตััวอย่่างยุุงเพีียง 4 ตั วเท่่านั้้�น ทั้้ �งนี้้�หากมีีการศึึกษาใน

ประชากรยุงุที่่�มากขึ้้�นหรือืเก็บ็ตััวอย่า่งยุุงหลายกลุ่่�มประชากร

อาจทำให้้เข้้าใจความถี่่�ในการติิดเชื้้�อของ Wolbachia ในยุุง

แต่่ละชนิิดได้้ดีียิ่่�งขึ้้�น

Table 3 Prevalence of Wolbachia in positive samples from PCR assays.

Mosquito species
Number tested Number Infected

% Infection
Juvenile Adults Juvenile Adults

1 Aedes albopictus 0 4 - 4 100% 

2 Culex sp. 0 9 - 1 11.1%

3 Cx. quinquefasciatus 12 1 2 1 23.1%

	 ความหลากหลายของ Wolbachia และความสัมัพันัธ์์

ในเชิงิวิวิัฒันาการกับั Wolbachia สายพันัธุ์์�อื่่�นที่่� blast ได้จ้าก

ฐานข้อ้มูลู NCBI พบว่า่ Wolbachia จากการศึกึษานี้้�จัดัอยู่่�ใน 

Supergroup B ทั้้ �งหมด โดย Wolbachia ที่่�พบในยุุง Ae. 

albopictus จากเพชรบุรุี ีและอำำ�เภอเมืืองนครปฐม มี ีhaplotype 

แบบเดีียวกััน ส่่วน Wolbachia ที่่�พบในลููกน้ำำ��ยุุง Cx. 

quinquefasciatus จากอำำ�เภอบางเลนจังัหวัดันครปฐมกลับัพบ 

variation ที่่�มีคีวามแตกต่่างกันัเล็ก็น้้อย ถึงึอย่่างไรก็็ตาม 

Wolbachia ที่่�พบทั้้ �งในยุงุสกุุล Aedes และ Culex ถูกูจัดัเป็็น 

sister group กันัดังัแสดงใน Phylogenetic tree (Figure 1)

	 Wolbachia ที่่�มีกีารตรวจพบทั้้ �งหมดในยุงุทั้้ �ง 2 สกุุล 

จัดัอยู่่�ใน Supergroup B ซึ่่�งเป็็นกลุ่่�มของ Wolbachia ที่่�มักัมีี

บทบาทในแง่ข่องการเป็็นปรสิติทางการสืืบพันัธุ์์�ของแมลงและ

สัตัว์ไ์ม่ม่ีกีระดูกูสันัหลังั

Figure 1 Phylogenetic tree analysis of Wolbachia based on 16S rRNA gene sequences from mosquitoes in this 

study (marked with orange stars), combining related Wolbachia strains as reference supergroups obtained from 

NCBI database. GenBank accession numbers and the host species are at the end of the branches. The topology 

was constructed by K2+G model in IQ-tree from CIPRES with Maximum Likelihood method. Visualisation of the 

phylogenetic tree was conducted in FigTree version 1.4.4. Number at the nodes represent bootstrap values from 

1,000 sampling events.
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	 ชนิิดต่่าง ๆ  (Adams et al., 2021; Ant et al., 2020) 

โดย Wolbachia เหล่า่นี้้�ได้ม้ีรีายงานพบในแมลงหลายชนิดิ ทั้้�ง

แมลงในอัันดัับ Lepidoptera เช่่น ผี เสื้้�อกลางคืืน swallow 

prominent (Pheosia tremula) oak hook-tip (Watsonalla 

binaria) ผีีเสื้้�อกลางวััน speckled wood (Pararge aegeria) 

ดัังปรากฏใน Figure 1 นอกจากนี้้�ยัังมีีกลุ่่�มของแมลงอัันดัับ 

Hymenoptera เช่่น แตนเบีียน (Nasonia vitripennis) และ

อัันดัับ Hemiptera เช่่น แมลงหวี่่�ขาว  whitefly (Bemisia 

tabaci) ที่่ �รายงานพบจากการศึึกษาก่่อนหน้้าเป็็นต้้น 

(Bordenstein & Werren, 2000; Li et al., 2017)

	 ถึึงแม้้การศึึกษานี้้�จะยัังไม่่พบยุุงชนิิดใหม่่ที่่�ติิดเชื้้�อ 

Wolbachia แต่่ผลจากการศึึกษานี้้�ก็็เป็็นหลัักฐานชิ้้�นสำคััญที่่�

ยืนืยันัการแพร่่กระจายของ Wolbachia ทั้้�งในประชากรยุง Ae. 

albopictus และ Cx. quinquefasciatus ในพื้้�นที่่�ภาคกลางตอน

ล่่างของไทย ก่ ่อนหน้้านี้้�การศึึกษาในประเทศมาเลเซีียเคย

รายงานการพบ Wolbachia ในยุุง Ae. albopictus ที่่�อาจมีีผล

ต่อ่การแพร่ก่ระจายของไวรัสัชิคิุนุกุนุยา (Ahmad et al., 2017) 

และจากการศึึกษาของ Ant et al. (2020) ยัังพบ Wolbachia 

ใน Cx. quinquefasciatus ซึ่่�งมีีผลต่่อการเกิิด CI ในประชากร

ของยุุง โดยการเกิิด CI นี้้�จะส่่งผลต่่อการลดจำนวนประชากร

ยุงุอย่า่งมากและอาจเหนี่่�ยวนำให้ยุ้งุมีโีอกาสเกิดิการลดลงของ

ความหลากหลายทางพัันธุุกรรม ซึ่่ �งเป็็นผลกระทบเชิิงลบใน

แง่่ของวิิวััฒนาการ ดั งนั้้�นการพบ Wolbachia ในยุุง Ae. 

albopictus และ Cx. quinquefasciatus ในพื้้�นที่่�จัังหวััด

นครปฐม และจัังหวััดเพชรบุรีีอาจแสดงถึึงแนวโน้้มการลดลง

ของประชากรยุงเหล่่านี้้� หากการศึกษาเพิ่่�มเติิมในอนาคตมีีการ

วางแผนเก็็บตััวอย่่างยุุงอย่่างเป็็นระบบ และศึึกษาการติิดเชื้้�อ 

Wolbachia ในประชากรยุุงอย่่างต่่อเนื่่�อง อาจจะช่่วยให้้เข้้าใจ

การแพร่่กระจายของ Wolbachia ที่่�ส่่งผลต่่อการสืืบพัันธุ์์�ของ

ยุุง ซึ่่ �งองค์์ความรู้้�นี้้�จะเป็็นประโยชน์์ต่่อการควบคุุมการแพร่่

ระบาดของยุุงได้้

สรุุป
	 การศึึกษาการแพร่่กระจายของ Wolbachia

ในประชากรยุงที่่�สำรวจจากอำเภอเมืืองจัังหวััดเพชรบุรี ีอำเภอ

บางเลน และอำเภอเมืืองจัังหวััดนครปฐม พบยุุง 144 ตั ว 

จำแนกเป็น็ 4 สกุลุ 6 ชนิิด ได้แ้ก่ ่Aedes sp., Ae. albopictus, 

Anopheles sp., Culex sp., Cx. quinquefasciatus และ 

Udaya argyrurus โดยพบการติดเชื้้�อ Wolbachia ในยุุง 3 ชนิดิ 

จากการตรวจหาด้้วยวิิธีี PCR ได้้แก่่ Ae. albopictus, Culex 

sp. และ Cx. quinquefasciatus จากการศึึกษา phylogenetic 

tree ของยีีนตำแหน่่ง 16S rRNA ของ Wolbachia พบว่่า

ทั้้�งหมดถููกจััดอยู่่�ใน supergroup B และมีีความหลากหลาย

แตกต่่างกััน จากการเปรีียบเทีียบกัับการศึึกษาก่่อนหน้้าคาด

ว่า่ Wolbachia ที่่�พบในการศึกษานี้้�อาจมีบทบาทในแง่ข่องการ

เป็็นปรสิิตทางการสืืบพัันธุ์์�ของยุุง เช่่น อาจเหนี่่�ยวนำให้้เกิิด

ความเข้้ากัันไม่่ได้้ของไซโทพลาสซึึม (cytoplasmic incom 

patibility) และอาจทำให้้เกิิดการลดลงของประชากรยุุง 

ถึงึอย่า่งไรก็ต็ามการศึกึษานี้้�ยังัคงเป็น็หลักัฐานชิ้้�นสำคัญัที่่�ช่ว่ย

ให้้เห็็นถึึงการแพร่่กระจายพัันธุ์์�ของ Wolbachia ในยุุงบาง

ประชากรของประเทศไทย และควรให้้มีีการศึึกษาเก็็บข้้อมููล

อย่า่งต่อ่เนื่่�อง เพื่่�อเป็น็องค์ค์วามรู้้�ในการควบคุมุการแพร่พ่ันัธุ์์�

ของยุุงได้้
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